Replacement Sheet 



Figure 1A 

Identity to SeqID No:l is indicated by a dot. Gap is indicated by a dash. 



* 20 * 
Seqidl : ATGTCAAAGCCCGTTTTGTTTGCAAATCGC : 3 0 
Seqid3 : : 



40 * 60 

Seqidl : AGTTTTATGCCTGTCGCATTGGCGGCTTAT : 6 0 

Seqid3 : : 

* 80 * 

Seqidl : TTGCCTTTGATGACATCGCAAGCATTGGCA : 90 

Seqid3 : : 



100 * 120 
Seqidl : CAACAAAATAACCCTGCAAACATCATCAAT : 12 0 
Seqid3 : : 3 0 



* 140 * 
Seqidl : CATGTACCCGCTCATGACACCGCCATCAAT : 15 0 
Seqid3 : : 60 



160 * 180 
Seqidl : CAAGCAAAGGCAGGCAATCCGCCTGTTTTG : 18 0 
Seqid3 : : 90 
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* 200 * 
Seqidl : CTAACACCTGAGCAGATACAAGCACGCCTT : 210 
Seqid3 : : 120 



220 * 240 
Seqidl : AATGCTGCTGGACTGAATGCTAAGCCCCAA : 24 0 
Seqid3 : : 150 



* 260 * 
Seqidl : TCACAAGCTTTGGATGTTGTCAATTTTGAT : 2 70 
Seqid3 : : 180 



280 * 300 
Seqidl : GATCAATCGCCGATATCTCGTATCGGTGAG : 3 00 
Seqid3 : : 210 



* 320 * 
Seqidl : CAATCACCCCCTTTGGGTTTGGATATGTCG : 33 0 
Seqid3 : : 240 



340 * 360 
Seqidl : GTCATCGAAGAAACCACACCGCTAAGCTTG : 3 60 
Seqid3 : : 270 



* 380 * 
Seqidl : GAGGAATTATTTGCTCAAGAATCTACTGAG : 3 90 
Seqid3 : : 300 
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400 * 420 
Seqidl : ATGGGAAT C AAT C C AAATGATT AT ATT C CA : 42 0 
Seqid3 : : 330 



* 440 * 
Seqidl : GAATATCAAGGCGAGCAACCTAATAGTGAG : 450 
Seqid3 : : 360 



460 * 480 
Seqidl : GTGGTTGTACCACCGACATTAGAACCTGAA : 4 80 
Seqid3 : : 3 90 



* 500 * 
Seqidl : AAACCAGGTTTGATCAAGCGTCTTTATGCA : 510 
Seqid3 : : 420 



520 * 540 
Seqidl : CGCCTATTTAATGATGGTGTCAATAAGGTG : 54 0 
Seqid3 : : 450 



* 560 * 
Seqidl : CCTAGGCTTAAGGCAAAATTTTATCAATCA : 570 
Seqid3 : : 480 



Seqidl 
Seqid3 



580 * 600 

TCGCAATCAGGCGAAACCAGTGCGATTGGG 



600 
510 
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* 620 * 
Seqidl : TCATCGCATCAAAAAACAGAGCCTTATGCA : 63 0 
Seqid3 : : 540 



640 * 660 
Seqidl : AATATCAAAGCAGCACTTGAAGACAT C AC C : 660 
Seqid3 : : 570 



* 680 * 
Seqidl : CAAGAGTCAGCGATGGATTTGAATGGCTCT : 690 
Seqid3 : : 600 



700 * 720 
Seqidl : ATCCCACGCCTAAGGCAAACTGCTTTGGTG : 72 0 
Seqid3 : : 63 0 



* 740 * 
Seqidl : GCAGCGCGTGCTGTCGGTTATTATGATATT : 750 
Seqid3 : : 660 



760 * 780 
Seqidl : GATTTAT CAATCATAAGAAATAGCAT CGGA : 780 
Seqid3 : : 690 



* 800 * 
Seqidl : G AGGTGGATGT CAT CAT C CATGATTT AGGT : 810 
Seqid3 : : 72 0 



Replacement Sheet 



Figure IE 

820 * 840 
Seqidl : GAACCTGTTTATATTGATTATCGAGCGGTG : 84 0 
Seqid3 : : 750 



* 860 * 
Seqidl : GAGGTACGAGGTGAAGGTGCTGATGATAAA : 870 
Seqid3 : : 780 



880 * 900 
Seqidl : GCATTTACTACCGTGGCGGATGAGGTGCCA : 900 
Seqid3 : : 810 



* 920 * 
Seqidl : TTGCTGATCGGCGATGTCTTTCATCATGGC : 93 0 
Seqid3 : C. . . : 840 



940 * 960 
Seqidl : AAGT ACG AAAC CAAAAAAAAT CT C AT CGAA : 96 0 
Seqid3 : : 870 



* 980 * 
Seqidl : AATGCCAGTGCTGAACATGGATATTTTGAT : 990 
Seqid3 : : 900 



1000 * 1020 
Seqidl : GGGCGTTGGCTGGATCGTTCAGTTGATGTA : 102 0 
Seqid3 : : 930 
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Seqidl 
Seqid3 



* 1040 * 

ATTTTGCCAGATAATACCGCTGATGTCAGC 



1050 
960 



Seqidl 
Seqid3 



1060 * 1080 

TTAATTTATGATACAGGTACGCAGTATCGC 



1080 
990 



* 1100 * 
Seqidl : TTTGATGAGGTGGTATTTTTTACCATTGAT : 1110 
Seqid3 : A : 1020 



Seqidl 
Seqid3 



1120 * 1140 

C CTAAAACCAATCAATTGACAAC CGAT CCA 



1140 
1050 



Seqidl 
Seqid3 



* 1160 * 

GATAAGCTGCCAGTTAAACGAGAATTACTT 



1170 
1080 



Seqidl 
Seqid3 



1180 * 1200 

GAGCAGTTACTCACCGTTAACATGGGAGAG 



1200 
1110 



Seqidl 
Seqid3 



* 1220 * 

GCTTACAATTTACAGGCGGTGCGTGCACTT 



1230 
1140 
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1240 * 1260 

Seqidl : TCAAATGATTTGATTGCCACACGGTATTTT : 12 6 0 

Seqid3 : : 1170 



* 1280 * 
Seqidl : AATATGGTGAATACCGAGATTGTCTTTCCA : 12 90 
Seqid3 : : 12 0 0 



1300 * 1320 
Seqidl : GAG CGTGAAC AGAT C CAAAACGAC C AAGTG : 132 0 
Seqid3 : : 1230 



* 1340 * 
Seqidl : AGCTTTGAGCAGTCTTCAAGTAGCCGTACT : 13 5 0 
Seqid3 : : 1260 



1360 * 1380 
Seqidl : GAACCAGCACAAGTTGATGAAAGCACACTT : 13 8 0 
Seqid3 : : 1290 



* 1400 * 
Seqidl : GAACCTGTCATTGAAACCGTTGAGCTAACG : 1410 
Seqid3 : : 1320 



Seqidl 
Seqid3 



1420 * 1440 

GATGGGATATTAATGGATATTTCGCCCATC 



1440 
1350 
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* 1460 * 

Seqidl : GAATTTAGTGCATCTAATCTGATTCAAGAC : 14 7 0 

Seqid3 : : 1380 



1480 * 1500 
Seqidl : AAGCTAAATTTGGTGGCTGCCAAGGCTCGC : 15 00 
Seqid3 : : 1410 



* 1520 * 
Seqidl : CATTTATATGACATGC CTGATGATAGGGTG : 153 0 
Seqid3 : : 1440 



1540 * 1560 
Seqidl : CTTGCCATCAATCATGATGATGGCGTAAAT : 156 0 
Seqid3 : : 1470 



* 1580 * 
Seqidl : CGCTCTATTTTGGGCAGAATCAGCGATGCC : 15 90 
Seqid3 : : 1500 



1600 * 1620 
Seqidl : GTATCTGCCGTTGCACGTGCTATTTTACCT : 162 0 
Seqid3 : : 1530 



Seqidl 
Seqid3 



* 1640 * 

GATGAATCTGAAAATGAGGTAATAGATTTG 



1650 
1560 
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1660 * 1680 

Seqidl : CCCGAGCGTACCGCATTGGCTAATCGCAAG : 1680 

Seqid3 : : 1590 

* 1700 * 
Seqidl : AC C C CTG CTG ATGT CT AT CAAAGT AAAAAA : 1710 
Seqid3 : : 1620 

1720 * 1740 

Seqidl : GTGCCGCTATATGTCTTTGTGGCGAGTGAT : 174 0 

Seqid3 : : 1650 

* 1760 * 
Seqidl : AAACCACGAGATGGTCAAATTGGTTTGGGC : 17 70 
Seqid3 : C : 1680 

1780 * 1800 

Seqidl : TGGGGAT CGG AC ACAGGT AC C CG C CT AGT C : 18 00 

Seqid3 : : 1710 

* 1820 * 
Seqidl : ACAAAATTTGAGCATAATTTGATTAATCGT : 183 0 
Seqid3 : : 1740 

1840 * 1860 

Seqidl : GATGGCTATCAAGCAGGCGCTGAGCTAAGA : 1860 

Seqid3 : : 1770 
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* 1880 * 
Seqidl : CTGTCTGAGGATAAAAAAGGGGTCAAGTTA : 1890 
Seqid3 : : 1800 



1900 * 1920 
Seqidl : TATGCCACCAAACCGCTTAGCCACCCTCTA : 192 0 
Seqid3 : : 1830 



* 1940 * 
Seqidl : AATGATCAGCTAAGAGCAACTTTGGGTTAT : 1950 
Seqid3 : : 1860 



1960 * 1980 
Seqidl : CAACAAGAAGTTTTTGGTCACTCTACCAAT : 1980 
Seqid3 : : 1890 



* 2000 * 
Seqidl : GGTTTTGATTTATCCACACGCACCCTAGAG : 2 010 
Seqid3 : : 1920 



2020 * 2040 
Seqidl : C ATGAG ATT AG C CG CAGTATT AT C C AAAAT : 2 04 0 
Seqid3 : : 1950 



* 2060 * 
Seqidl : GGTGGCTGGAATCGTACTTATTCATTGCGT : 2 070 
Seqid3 : : 1980 
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2080 * 2100 
Seqidl : TATCGTCTTGATAAGCTTAAAACCCAAGCA : 210 0 
Seqid3 : : 2010 



* 2120 * 
Seqidl : CCCCCTGAAACATGGCAGGATTTACCAGTG : 213 0 
Seqid3 : : 2 04 0 



2140 * 2160 
Seqidl : GATTTTGTCAATGGTAAGCCAAGCCAAGAG : 216 0 
Seqid3 : : 2070 



* 2180 * 
Seqidl : GCGTTATTGGCAGGTGTTGCTGTGCATAAA : 2190 
Seqid3 : : 2100 



2200 * 2220 
Seqidl : ACGGTTGCAGATAATTTGGTTAATCCGATG : 2 22 0 
Seqid3 : : 213 0 



* 2240 * 
Seqidl : CGTGGCTATCGTCAGCGATATTCTTTAGAG : 22 50 
Seqid3 : : 2160 



2260 * 2280 
Seqidl : GTTGGCTCAAGCGGTTTGGTATCGGATGCT : 22 80 
Seqid3 : : 2190 
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* 2300 * 
Seqidl : AATATGGCTATTGCTCGAGCTGGTATTAGT : 2310 
Seqid3 : : 2220 



2320 * 2340 
Seqidl : GGCGTGTATAGTTTTGGGGATAATGCTTAT : 2 34 0 
Seqid3 : : 2250 



* 2360 * 
Seqidl : GGCAGCAATCGTGCCCATCAGATGACTGGT : 23 70 
Seqid3 : : 2280 



2380 * 2400 
Seqidl : GGCATACAAGCAGGATACATTTGGT CGGAT : 24 0 0 
Seqid3 : : 2310 



* 2420 * 
Seqidl : AATTTTAATCATGTGCCATATCGTTTGCGT : 243 0 
Seqid3 : : 2340 



2440 * 2460 
Seqidl : TTTTTTGCTGGTGGCGACCAAAGTATTCGT : 24 60 
Seqid3 : : 2370 



* 2480 * 
Seqidl : GGATATGCACATGACAGTTTAT CAC CTATA : 24 90 
Seqid3 : : 2400 
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2500 * 2520 
Seqidl : T C AGATAAGGGT T AT CTGACAGG CGGT C AA : 252 0 
Seqid3 : : 2430 



* 2540 * 
Seqidl : GTATTGGCGGTTGGTACAGCTGAATATAAT : 2 550 
Seqid3 : : 2460 



2560 * 2580 
Seqidl : TATGAATTTATGAAAGATTTGCGTTTGGCG : 2580 
Seqid3 : : 2490 



* 2600 * 
Seqidl : GTTTTTGGTGATATTGGTAATGCTTATGAT : 2 610 
Seqid3 : : 2520 



2620 * 2640 
Seqidl : AAAGGCTTTACTAATGATACCAAAATTGGT : 2 64 0 
Seqid3 : : 2550 



* 2660 * 
Seqidl : GCAGGTGTCGGTGTTCGCTGGGCATCACCT : 2 670 
Seqid3 : : 2580 



Seqidl 
Seqid3 



2680 * 2700 

GTCGGTCAAGTTCGTGTTGATGTGGCAACT 



2700 
2610 
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* 2720 * 
Seqidl : GGTGTCAAAGAAGAGGGCAATCCCATTAAG : 2 73 0 
Seqid3 : : 2640 



Seqidl 
Seqid3 



2740 * 2760 
CTGCATTTTTTTATTGGCACACCATTTTAA : 2 760 
: 2670 
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Identity to SeqID No:2 is indicated by a dot. Gap is indicated by a dash. 

* 20 * 
Seqid2 : M S KP VL F ANR S FM P VALAA YL P LMT S Q ALA : 3 0 
Seqid4 : : 



40 * 60 
Seqid2 : QQNNPANI INHVPAHDTAINQAKAGNPPVL : 60 
Seqid4 : : 3 0 



* 80 * 
Seqid2 : LT P E Q I Q ARLNAAGLNAKPQ S QALDWNFD : 90 
Seqid4 : : 60 



100 * 120 
Seqid2 : DQSPISRIGEQSPPLGLDMSVIEETTPLSL : 12 0 
Seqid4 : : 90 



* 140 * 
Seqid2 : EELFAQESTEMGINPNDYI PEYQGEQPNSE : 150 
Seqid4 : : 120 



Seqid2 
Seqid4 



160 * 180 

VWPPTLEPEKPGLI KRLYARLFNDGVNKV 



180 
150 
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400 * 420 
Seqid2 : EQLLTVNMGEAYNLQAVRALSNDLIATRYF : 42 0 
Seqid4 : : 390 



* 440 * 
Seqid2 : NMVNTEIVFPEREQIQNDQVSFEQSSSSRT : 450 
Seqid4 : : 420 



460 * 480 
Seqid2 : E PAQVDE STLE P VI ETVELTDGI LMD I S P I : 480 
Seqid4 : : 450 



* 500 * 
Seqid2 : E F S ASNL I QDKLNLVAAKARHLYDMPDDRV : 510 
Seqid4 : : 480 



520 * 540 
Seqid2 : LA INHDDGVNRS I LGR I S DAVS AVARA I L P : 54 0 
Seqid4 : : 510 



* 560 * 
Seqid2 : DESENEVIDLPERTALANRKTPADVYQSKK : 570 
Seqid4 : : 540 



580 * 600 
Seqid2 : VPLYVFVASDKPRDGQIGLGWGSDTGTRLV : 6 00 
Seqid4 : : 570 
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* 620 * 
Seqid2 : TKFEHNL INRDG YQAGAELRLS EDKKGVKL : 63 0 
Seqid4 : : 600 



640 * 660 
Seqid2 : YATKPLSHPLNDQLRATLGYQQEVFGHSTN : 660 
Seqid4 : : 630 



* 680 * 
Seqid2 : GFDLSTRTLEHE I SRS I IQNGGWNRTYSLR : 690 
Seqid4 : : 660 



700 * 720 
Seqid2 : YRLDKLKTQAPPETWQDLPVDFVNGKPSQE : 72 0 
Seqid4 : : 690 



* 740 * 
Seqid2 : ALLAGVAVHKTVADNLVNPMRGYRQRYSLE : 75 0 
Seqid4 : : 720 



760 * 780 
Seqid2 : VGSSGLVSDANMAIARAGISGVYSFGDNAY : 780 
Seqid4 : : 750 



* 800 * 
Seqid2 : GSNRAHQMTGG I QAG Y I WS DNFNHVP YRLR : 810 
Seqid4 : : 780 
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820 * 840 
Seqid2 : F F AGGDQ S I RG YAHD S L S P I SD KG YLTGGQ : 84 0 
Seqid4 : : 810 



* 860 * 
Seqid2 : VLAVGTAE YNYE FMKDLRLAVFGD I GNAYD : 870 
Seqid4 : : 840 



880 * 900 
Seqid2 : KGFTNDTKIGAGVGVRWASPVGQVRVDVAT : 90 0 
Seqid4 : : 870 



* 919 
Seqid2 : GVKEEGNPIKLHFFIGTPF : 919 
Seqid4 : F : 889 
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N.I. I 
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~ 100k Da 



